














































































































































































































































gaster，Homo Sapiens，Mus musculus，Rattus 
norbegicus，Zea mays）について，生物種別
のクラスタ解析を行うと，いずれの生物種に
おいても，すべての種をひとまとめにしてク
ラスタリングを行った場合よりも，DNA結
合ドメインが類似するもの同士が近隣に集ま
る傾向が見られた。
このことから，シスエレメント配列のパタ
ーンの進化は転写因子自体の変化よりも，種
分化に影響を受ける可能性が示唆される。
⑵　遺伝子上流領域や遺伝子間領域の
　配列構造
前節では，個々のシスエレメントパターン
の特徴を「ゆらぎ」の面から考察した。で
は，完全長ヒトゲノム配列でシスエレメント
配列の存在位置はどうなっているのであろう
か？　また，転写制御を受けると思われる遺
伝子との相関性はあるのであろうか？
シスエレメントの分布を考える前に，そも
そも，遺伝子上流配列（遺伝子の転写開始点
より５′側にある領域）の塩基の出現パターン
はどうなっているのであろうか？　筆者ら
は，EnsemblデータべースとENCODEデー
タベースに登録されたデータから独自のデー
タセットを抽出して，バイオインフォマティ
クスにより上記の疑問についても検討してき
ている。
ヒトの遺伝子配列約30,000件について，そ
の上流配列（2000塩基）を取得して解析して
みると，これらの配列中のGC含量は意外に
低いことが分かる。また，A，T，G，C各々
の塩基の出現確率について調べると，上流配
列でかなりのばらつきがあることも分かる。
A，T，G，Cの出現確率がほぼ均等であるの
は半数程度であり，残りの半数については，
どれかの塩基の出現確率が極端に高くなる傾
向がみられる。
次に，先のJASPARデータベースに登録さ
れているシスエレメント配列と上流配列をア
ライメント（お互いに類似している位置を探す
こと）する。こうしてどのシスエレメント配
列がどの上流配列に存在するのかが判るよう
になる。しかし，その配列がシスエレメント
としての機能を有しているかどうかは分から
ない。そこで，機械的にアライメントしたも
のを「シスエレメント様配列」と呼ぶことに
する。
結果をみると，ある遺伝子上流では，数種
類のシスエレメント様配列が繰り返し存在し
ている場合や，数種のシスエレメント様配列
が離散的に見つかる場合など，シスエレメン
ト様配列の存在パターンも，各上流配列でか
なりのばらつき（逆に言えば，特異性）があ
ることが分かった。
また，各上流配列の各塩基の出現頻度を用
いて，あるシスエレメント配列がその上流配
列に見つかる確率の期待値と，先ほどのアラ
イメント結果から計算できる出現確率（事後
確率）を比較してみると，ほとんどすべての
シスエレメント配列において，事後確率が期
待値の確率よりもはるかに小さく，この２つ
の確率の差について，有意水準５％における
統計的仮説検定で有意差が認められた。すな
わち，シスエレメントは，５～20塩基長の短
い配列であるため，ゲノム上のいたるところ
で偶然に見つかる可能性が高いように思われ
がちであるが，実際には，必要な場所を選ん
で存在しているように思われるのである。さ
らに，ヒトゲノム配列の遺伝子間領域19,000
件以上を用い，実際に機能しているシスエレ
メント（稼働シスエレメントと呼ぶ）を考察し
てみたところ，遺伝子間領域下流側の遺伝子
のアノテーション（配列付加情報）には「生
物学的プロセス」という単語が特異的に出現
していることが示唆された。
ゲノム配列解読のロゼッタストンをより客
観的に議論するために，ゲノム科学のための
代数学を考案する必要があるのかもしれな
い。
